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摘要 : 利用 11 个 核 基因 组 微 卫 星 标记 对 普洱 茶 3 个 居 群 、 大 理 茶 3 个 居 群 及 过 渡 型 大 理 茶 2 个 居 群 共 104 
株 古 茶树 进行 了 遗传 学 分 析 。 研 究 表明 ， 普 洱 茶 、 大 理 茶 和 过 渡 型 大 理 茶 居 群 的 遗传 多 样 性 相对 较 低 ， 平 
均等 位 基因 (Na) 294.852, 平均 香农 多 样 性 指数 (1) 为 1.17, 平均 期 望 杂 合 度 (He) 和 观测 杂 合 度 
(Ho) 分 别 为 0.59 和 0.52， 其 中 大 理 茶 的 遗传 多 样 性 水 平 低 于 普洱 茶 和 过 渡 型 大 理 茶 。AMOVA 分 析 表 
HJ, 普洱 茶 和 大 理 茶 之 间 遗 传 分 化 显著 (Fa = 0.305)， 遗 传 变异 主要 在 居 群 内 (分 别 为 93.51% 和 
89.41%) ， 而 居 群 间 的 遗传 变异 较 低 (分别 为 6.49% 和 10.59% ) 。 主 成 分 分 析 和 STRUCTURE 聚 类 分 析 均 
支持 大 理 茶 和 普洱 茶 为 不 同 的 组 ， 过 渡 型 大 理 茶 主要 由 大 理 茶 驯化 而 来 ， 并 在 栽培 过 程 中 与 大 理 茶 产生 了 
遗传 分 化 。 在 混 栽 的 大 理 茶 和 普洱 茶 居 和 群 间 存在 由 大 理 茶 向 普洱 茶 的 明显 基因 渐 渗 ,证实 了 大 理 茶 参 与 了 
普洱 茶 的 驯化 过 程 。 最 后 ， 讨 论 并 提出 了 对 大 理 茶 和 普洱 茶 古 茶树 资源 保护 的 相关 建议 。 

关键 词 : 普洱 茶 ; 大 理 茶 ; 驯化 ; 微 卫 星 标记 ; 遗传 多 样 性 ; 聚 类 分 析 
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Genetic Involvement of Camellia taliensis in the Domestication 
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Abstract: The levels of genetic diversity and population structure were assessed for 104 ancient tea plants from three 
Camellia taliensis populations, three C. sinensis var. assamica populations and two transitional populations of 
C. taliensis based on data from 11 nuclear microsatellite loci. In this study, a relative low genetic diversity was re- 
vealed for all three population groups. The average number of alleles ( Na) was 4. 85, the average Shannon ’s diver- 
sity index (7) was 1. 17, the average expected heterozygosity ( He) and observed heterozygosity ( Ho) was 0. 59 and 
0. 52 respectively, for the studied populations. The level of genetic diversity of C.taliensis was lower than for 
C. sinensis var. assamica and the transitional C. taliensis. An AMOVA analysis indicated a significant genetic differen- 
tiation ( F4, =0. 305) between populations of C. sinensis var. assamica and C. taliensis. Most of the genetic variation 


was partitioned within population of C. sinensis var. assamica (93. 5196) and C. taliensis (89. 4196) , and a low par- 
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tition among populations ( 6. 49% and 10.5996, respectively ). Populations of C.sinensis var. assamica and 


C. taliensis ( including the transitional populations of C. taliensis) formed two distinct genetic clusters in a principal 


component analysis ( PCoA) and in STRUCTURE clustering, which suggests that the transitional populations of 


C. taliensis originated mainly from C. taliensis, and then followed somewhat genetic differentiation during the process 


of domestication. Gene introgression was detected in the cultivated C. sinensis var. assamica and C. taliensis from the 


same tea garden, and genetic material of C. taliensis apparently infiltrated into C. sinensis var. assamica. This study 


demonstrated that C. taliensis was genetically involved in the domestication of C. sinensis var. assamica. Finally, sug- 


gestions on how to protect the genetic resources of ancient tea plants are discussed on the findings in this study. 


Key words: Camellia sinensis var. assamica; Camellia taliensis; Domestication; Genetic diversity; Microsatellite 


(SSR) ; STRUCTURE clustering 


人 类 对 主要 谷类 作物 的 驯化 始 于 大 约 1 万 
年 前 ， 通 过 长 期 的 栽培 实践 在 不 同 大 洲 驯 化 出 多 
个 适应 农业 系统 的 新 品种 (Doebley 等 ，2006; 
Sang 和 Ge, 2013) 。 人 类 从 野生 植物 中 驯化 了 小 
麦 、 水 稻 和 玉米 等 主要 农作物 ， 黄 定 了 现代 人 类 
的 粮食 基础 ， 极 大 促进 了 人 类 文明 的 发 展 。 茶 
( Camellia sinensis ( L.) Kuntze) 是 中 国 最 早 驯 化 
的 木 本 植物 之 一 ， 在 我 国 具 有 悠久 的 栽培 历史 
(FHE, 1984) 。 云 南 及 其 邻近 地 区 的 原 住 民有 种 
植 和 利用 茶叶 的 悠久 历史 ( 陈 进 和 裴 盛 基 , 2003) 。 
早 在 唐朝时 期 “ 茶 马 互市 ”的 繁荣 促使 了 茶 马 
古道 的 形成 ， 以 普洱 为 中 心 将 云南 的 茶叶 运往 国 
内 的 川 藏 、 广 西 、 贵 州 和 湖南 等 省 ， 以 及 国外 的 
印度 、 尼 泊 尔 和 东南 亚 等 国家 ( 陈 保 亚 ,2004 ) 。 
云南 以 得 天 独 厚 的 自然 条 件 ， 孕 育 了 丰富 的 茶树 
种 质 资源 ， 分 布 有 为 数 众多 的 古 茶园 和 野生 大 理 
茶 古 茶树 群落 ( 宋 永 全 和 苏 祝 成 , 2005; EFE 
METE, 2002)， 因 此 ， 云 南 常 被 认为 是 世界 
茶树 的 原 产 地 中 心 ( 陈 进 和 斐 盛 基 , 2003; Et 
XE, 1986) 。 

茶 是 当今 世界 三 大 饮料 之 一 ， 也 是 全 球 最 古 
老 和 最 受 欢迎 的 无 酒精 类 饮料 (Yao 等 , 2012)。 
大 叶 茶 (C. sinensis var. assamica ( Masters) Kita- 
mura) 义 称 普洱 茶 ， 是 茶 的 一 个 变种 ,隶属 于 山 
茶 属 (Camellia L.) 茶 组 (Sect. Thea) ， 在 全 球 
范围 内 被 广泛 栽培 ( 闵 天 禄 ,2000) 。 在 亚洲 部 分 
地 区 ， 特 别 是 在 我 国 的 云南 ， 大 理 茶 (C.taliensis 
(W. W. Smith) Melchior) 等 茶 组 植物 也 常 被 当地 
居民 长 期 引种 栽培 ( 陈 进 和 裴 盛 基 , 2003)。 在 
云南 西部 现存 的 很 多 古 茶园 中 ， 还 保存 有 大 理 茶 
栽培 居 群 ， 常 与 普洱 茶 混 生 ， 共 同 被 作为 茶 饮 植 
物 使 用 (ARF, 1992)， 有 时 也 被 当地 居民 当 

















做 “大 树 茶 ”混用 。 大 理 茶 还 保存 着 许多 的 野 
生 居 群 ， 主 要 分 布 于 云南 西部 的 常 绿 阔 叶 林 中 ， 
在 当地 也 被 称 为 “ 野 茶 ”, 但 由 于 近年 来 对 “里 
茶 ” 的 商业 炒作 和 非法 采伐 ， 导 致 大 理 茶 的 野 
生 居 群 遭受 严重 破坏 ,急需 加 强 保 护 。 

对 普洱 茶 和 大 理 茶 遗传 多 样 性 和 遗传 结构 已 
有 较 多 研究 (Balasaravanan 等 ，2003; Liu 等 ， 
2008; Liu 等 ,2010; Ji &, 2011), 但 鲜 有 涉及 
普洱 茶 和 大 理 茶 的 驯化 历史 的 研究 。 最 近 ，Zhao 
等 (2014) 基于 14 个 微 卫 星 (SSR) 标记 对 大 理 
茶 的 栽培 起 源 进行 了 人 研究， 发 现 野生 大 理 茶 的 遗 
传 多 样 性 低 于 栽培 或 近期 驯化 的 居 群 ， 认 为 人 为 
破坏 显著 降低 了 大 理 茶 野生 种 群 的 遗传 多 样 性 水 
Æ, Chen 等 (2005) 利用 55 个 茶树 形态 学 特征 
和 4 个 生化 特征 数据 ， 分 析 了 大 叶 茶 与 茶 组 其 它 
近 缘 种 之 间 的 系统 发 育 关 系 ， 表 明 大 理 茶 与 普洱 
茶 有 更 近 的 亲缘 关系 。 王 丽 钱 等 (2009) 利用 
SSR 数据 构建 了 茶 组 12 个 种 的 遗传 关系 ,表明 
普洱 茶 与 大 理 茶 遗传 关系 较 近 。 在 我 们 对 云南 茶 
树种 质 资 源 调 查 的 过 程 中 ， 发 现 有 些 茶园 的 茶树 
形态 特征 介 于 大 理 茶 和 普洱 茶 之 间 (如 叶片 等 营 
养 右 官 由 无 毛 向 有 毛 过 渡 ， 柱 涉 5 裂 至 3 裂 ， 子 
房 由 5 室 向 3 室 过 渡 ， 花 葛 和 幼 果 由 无 毛 向 有 毛 
过 渡 等 ， 本 文 称 为 过 渡 型 大 理 茶 ) ， 我 们 推测 可 
能 是 大 理 茶 与 普洱 茶 之 间 的 杂交 或 基因 渐 渗 造成 
的 ; 也 可 能 是 在 普洱 茶 的 驯化 过 程 中 ， 大 理 茶 参 
与 了 普洱 茶 的 驯化 ， 但 缺乏 分 子 遗传 学 方面 的 证 
据 。 本 研究 利用 11 对 共 显 性 微 卫 星 标记 对 普洱 
茶 、 大 理 茶 及 过 渡 型 大 理 茶 开展 居 群 遗传 学 研 
究 ， 旨 在 澄清 : 1) 普洱 茶 、 大 理 茶 及 过 渡 型 大 
理 茶 的 居 群 遗传 结构 和 遗传 多 样 性 水 平 ; 2) 大 
理 茶 是 否 参 与 了 普洱 茶 的 驯化 栽培 过 程 ; 3) 基 
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于 本 文 的 研究 结果 ， 对 普洱 茶 和 大 理 茶 古 茶树 的 
种 质 资源 保护 提出 相应 建议 。 


1 材料 和 方法 
1.1 实验 材料 

本 研究 选取 了 分 布 于 云南 省 的 普洱 茶 3 T EHE, K 
理 茶 3 个 居 群 以 及 过 渡 型 大 理 茶 2 个 居 群 共计 104 株 古 
茶树 样品 进行 居 群 遗传 学 分 析 ( 居 群 的 信息 及 来 源 见 表 
1) 。 其 中 ，TMEK 为 野生 大 理 茶 居 群 ，TWQ 和 TBW 为 栽 
培 的 大 理 茶 居 群 ， 分 别 与 普洱 茶 的 WQ 和 BW 居 群 混 生 
于 同一 茶园 中 。 每 个 居 群 采集 9~ 20 株 古 茶树 ( 树 主 干 
直径 >15 cm) ， 取 新 鲜 健康 的 叶片 用 硅胶 快速 干燥 作为 
分 子 材料 保存 ， 每 个 样品 采集 2 份 赁 证 标本 ， 和 凭证 标本 
保存 于 中 国 科 学 院 昆 明 植 物 研 究 所 标本 馆 (KUN) 。 
1.2 总 DNA 提取 、 引 物 筛选 、PCR 产物 扩 增 和 分 型 

利用 改良 的 CTAB 法 提取 研究 样品 的 总 DNA. (xxl zs 
和 高 连 明 , 2011) ， 并 将 DNA 稀释 为 30~50 ng pL ff] 
浓度 用 于 后 续 的 PCR 反应 。 从 已 发 表 的 茶 及 其 近 缘 种 
SSR 位 点 中 选取 了 128 对 片段 大 小 在 120~ 350 bp 之 间 ， 
微 卫星 区 域 多 为 3 碱 基 至 6 碱 基 重 复 的 引物 进行 初步 得 
选 ， 最 终 筛选 出 11 对 扩 增 条 带 清晰 、 重 复 性 好 、 多 态 性 
高 的 核 基 因 组 微 卫星 引物 ， 然 后 合成 荧光 引物 用 于 微 卫 
星 位 点 的 分 型 检测 (引物 信息 见 表 2) 。PCR 扩 增 反应 为 
20 kL 体系， 包括 2 pL 10 x PCR buffer, 0.4 uL dNTP 
mixture (2. 5 mM) , 0.15 pL Taq polymerase (5 U+ uL!) , 
1 uL IE 5] Ej (5 uM* L), 1 pL DNA 模板 ， 加 水 至 
20 hkL。 扩 增 反应 程序 为 : 94 CTWAETE 3 min; 94 % 变性 
30s， 退 火 30s (引物 退火 温度 见 表 2) , 72 "C 延伸 45 s, 
共 32 个 循环 ; 最 后 72 延伸 10 min, PCR 产物 在 ABI 
3730 xl 自动 测序 仪 进行 分 型 检测 ， 所 得 数据 用 Gene 
Mapper V. 2. 2. 0 进行 处 理 。 
1.3 数据 分 析 

数据 按照 GenALEx V. 6. 4 软件 格式 要 求 在 Microsoft 



































































































































Excel 2010 进行 编码 和 整理 。 利 用 软件 GENEPOP V.3.4 
(Rousset, 2008, http: //genepop. curtin. edu.au/) 来 计算 
每 个 位 点 对 是 否 连 锁 不 平衡 ( Linkage disequilibrium, LD) , 
并 计算 在 位 点 水 平和 居 群 水 平 上 是 否 偏离 哈 迪 温 伯 格 平 
衡 。 利 用 GenAlex 6. 41 ( Peakall 和 Smouse, 2006) 软件 
计算 以 下 遗传 多 样 性 参数 : 平均 等 位 基因 数目 (Na), 
有 效 等 位 基因 数目 (Ne) ， 观 测 杂 合 度 (Ho). 和 期 望 杂 合 
BE (He)， 固 定 指 数 (F)。 采 用 ARLEQUIN V.3.5 软件 
( Excoffier 和 Lischer, 2010) 对 每 个 位 点 的 Fy 及 其 显著 
度 进 行 计算 ， 并 进行 分 子 方差 分 析 。 

利用 MICROSATELLITE ANALYSER V. 4. 05 ( Diering- 
er 和 Schlótterer, 2003) 计算 个 体 间 的 Nei s 遗传 距离 矩 
阵 ; 利用 GenAlex 6. 41 ( Peakall 和 Smouse，2006) 软件 
进行 主 成 分 (PCoA ) 分 析 。 采 用 STRUCTURE V.2.3 
(Pritehard 等 , 2000) 对 104 个 个 体 进 行 群体 分 组 聚 类 分 
析 ， 使 用 完整 的 Bayesian 聚 类 方法 来 检验 预先 划分 的 居 
群 与 按照 遗传 背景 进行 的 分 组 相 一 致 的 程度 。 该 分 析 可 
将 个 体 指派 给 不 同 的 亚 居 群 ， 并 推算 出 居 群 最 可 能 的 聚 
类 情况 (K)o STRUCTURE 程序 运行 中 的 参数 “Length 
of burn-in-period” 为 100 000,“Number of MCMC Reps af- 
ter Burnin” 为 100000, K 值 定义 为 1~8， 每 个 K 值 运行 
10 次 。 根 据 Evanno 等 (2005) 所 提出 的 方法 ， 通 过 计算 
连续 天 值 之 间 Ln P (D) 变化 率 的 大 小 (AK) 来 做 折线 
选择 最 佳 K 值 ， 即 得 群体 遗传 结构 的 分 组 数 。 此 外 ， 
过 计算 每 个 K 值 运行 10 次 的 Ln P (D) 找 出 最 大 的 工 
(K) 值 来 确定 最 佳 的 分 组 ( Vemesi 等 , 2003)。 
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2 实验 结果 
2.1 遗传 多 样 性 与 遗传 结构 

本 文采 用 11 对 微 卫星 引物 对 普洱 茶 、 大 理 
茶 及 过 渡 型 大 理 茶 8 个 居 群 共 104 个 样品 进行 了 
分 析 ， 共 检测 到 107 个 等 位 基因 ， 每 个 位 点 拥有 等 
位 基因 5~16 个 , 平均 为 9.73 个 。 在 整体 水 平 上 ， 





表 1 本 文 所 选 居 群 的 信息 
























































Table 1 Information of the sampled populations in this study 

居 群 PEAD 地 理 位 轩 纬度 经 度 生境 分 类 单元 

Population guae Locality Latitude Longitude Habitat Taxon 
WQ 15 云南 ,BT, 温泉 24°45'22. 7" N 99°45'32. 8" E E U^ 普洱 茶 C. sinensis var. assamica 
MK 15 云南 ， 双 江 ， 动 库 23?42'2.0" N 99?5]'2.2" E 茶园 普洱 茶 C. sinensis var. assamica 
BW 15 zA, W, Ha 23°07'22. 4" N 99°55'59, 7" E ES 普洱 茶 C. sinensis var. assamica 
TWQ 10 云南 ， 昌 宁 ， 温 泉 24?45'22. 7" N 99°45'32. 8" E 2 b 大 理 茶 C. taliensis 
TMK 10 云南 ， 双 江 ， 动 库 23?41'48. 4" N 99247'49. 5" E 原始 森林 KHZ C. taliensis 
TBW 9 云南 ， 澜 沧 ， 邦 威 2320722. 4" N 99255'59. 7" E 茶园 大 理 茶 C. taliensis 
ZA 20 云南 ， 龙 陵 ， 镇 安 24°43'18. 1" N 98°46'59. 6" E 茶园 大 理 茶 (过 渡 型 ) C. taliensis 
TY 10 zM, BT, Hp 24°46'48" N 99232'59. 9" E 2 b 大 理 茶 (过 渡 型 ) C. taliensis 
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所 有 微 卫 星 位 点 对 之 间 为 显著 的 连锁 不 平衡 (LD), 
在 哈 迪 - 温 伯 格 平衡 检测 中 ，8 个 居 群 在 所 有 位 
点 上 显著 偏离 哈 迪 - 温 伯 格 平衡 (P<0.05)。 在 
居 群 水 平 上 , 平均 等 位 基因 数目 (Na) 平均 为 
4. 85 个 ， 其 中 普洱 茶 MK 居 群 的 平均 等 位 基因 
数目 最 低 (4.09)， 而 普洱 茶 BW 居 群 的 最 高 



































(6.00) ; 有 效 等 位 基因 数目 (Ne). 为 2.49~3.76， 
平均 为 3. 04 个 ; 香农 多 样 性 指数 (7) 为 1.01~ 
1.36， 平 均 为 1.17; 观测 杂 合 度 (Ho) 和 期 望 杂 
合 度 (He) 平均 分 别 为 0.52 和 0.59; 固定 指数 
(F) 为 -0.005~0.235， 平 均 为 0.131， 大 理 茶 
TWO 居 群 为 负 值 ( 表 3) 。 





表 2 用 于 本 文 研究 的 11 对 SSR 引物 特征 信息 


Table 2 Characterization of the 11 SSR primers used in this study 
























































位 点 引物 序列 位 点 大 小 重复 单元 退火 温度 文献 来 源 
Locus Primer Sequence (5'-3') Size range/bp Repeat Motif Ta C Literature Cited 
F: ATGCTAGCCATGGCAATACC ^ 
TUGMS2-135 R. CACACTGCACATGATGGTGA 230-290 (GAA) 8 58 Sharma 等 , 2011 
F: TTCAATTACCCGCCAATCTC 
， e 4 
Ca8 R. CCAATCTGGGAATIGAAGAAG 150-190 (CT) 10 58 Hung Sf, 2008 
F: CAGGGTTGCAAGAAGTACCG 
i = - Eum A 
P09 R. ATCAACCCTATGGGCAAAAG 110-140 (TTC) n 65 金 基 强 等 , 2006 
F: CTGAGGCTCATCAACGCATA Ai 
34 ` 110-151 AAG) 15 1 :, 2012 
: R: GCATCTGTACAGCTCCTCCC PU $ PiE 
F: GAGAAACAACAATAAAATGGAGGC Az 
$76 R. AACCAGACGTITGGAGCAAC 220-250 (ATA) 9 62 Wu 等 , 2012 
F: GTATTGGCAGCGCAACATCA Ak 
S87 R. GAGTCTIGACGGAGTCGAGG 110-150 (CAACAG) 6 58 Wu 等 , 2012 
TM134 F: TICCGTGACTGATTTATGIG 215-251 (CAT) 8 56 Yao 等 , 2012 
R: TTGAGACTCGGGGTTTT 
F: GTCCCAGAAATCATAACG ^ 
TM179 R. CCACAAGGGATTAGCAG 141-162 (TGA) 8 58 Yao 等 , 2012 
F: GAGGAGCATTAGCATCTT ^ 
TM197 R. CGACCAGTACGAGTAGC 115-145 (AGG) 7 59 Yao 等 , 2012 
F: AATCATGCCCAAGCACATTC A 
TMS1 R. CAACCACTACCCATTICACT 155-188 (GGT) 6 60 Ma 等 , 2010 
F: CATTATCCCTTTCCTTGTCCA ^ 
T R: GGAGGGAGTAGGAGGTGGTCT ANS (TOA) 6 $i Ma 等 , 2010 
表 3 8 个 居 群 的 遗传 多 样 性 参数 
Table 3 Genetic diversity parameters of the eight studies populations 
POP N Na Ne I Ho He uHe F 
WQ 15 5.73 3.31 1.32 0. 53 0. 63 0. 65 0.211 
MK 15 4. 09 3.11 1.09 0. 50 0. 56 0. 58 0. 103 
BW 15 6.00 3. 76 1.36 0. 57 0. 65 0. 67 0. 178 
ZA 20 5.55 3.08 1.25 0. 55 0. 62 0. 63 0. 121 
TY 10 4. 73 3.10 1.23 0. 48 0. 62 0.66 0. 235 
TWQ 10 4. 46 2. 84 1. 07 0. 53 0. 55 0. 57 —0. 005 
TMK 10 4. 09 2.67 1. 07 0. 49 0. 57 0. 60 0. 142 
TBW 9 4.18 2.49 1.01 0. 50 0. 52 0. 55 0. 061 
mean 13 4.85 3.04 1.17 0. 52 0. 59 0. 61 0. 131 
MRE: N， 样 本 量 大 小 ; Ne， 平 均等 位 基因 数目 ，Ne， 有 效 等 位 基因 数目 ; 1， 香农 多 样 性 指数 ，Ho， 观 测 杂 合 度 ; He， 期 望 杂 合 度 ，; 
wuHe ， 无 偏 期 望 杂 合 度 ; F, EEH 
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在 将 普洱 茶 和 大 理 茶 分 组 的 情况 下 (不 包括 
过 渡 型 居 群 )，AMOVA 分 析 表 明 有 24. 41% 的 遗 
， f 洱 茶 和 大 理 茶 居 群 间 ， 而 69. 54% 

的 变异 存在 于 居 群 内 ， 仅 有 6.05% 的 遗传 变异 
存在 组 内 的 居 群 间 (6 4) 。 普 洱 茶 和 大 理 茶 之 
间 的 遗传 分 化 系数 (Fu) 为 0. 305, cde 
著 (P<0.01) 。 在 普洱 茶 居 群 中 ， 遗 传 变异 主 
jo: s 
异 仅 为 6.49%; 大 理 茶 居 群 的 遗传 变异 式样 与 
普洱 茶 相近 ，89. 41% 的 遗传 变异 存在 于 居 群 内 ， 
而 居 群 间 的 遗传 变异 较 低 ， 为 10. 59% ， 居 和 群 间 
的 遗传 分 化 明显 (P<0.01)。 在 居 群 水 平 上 ， 
普洱 茶 与 大 理 茶 居 群 间 的 遗传 分 化 系数 较 高 
(0.245~0.393)， 其 中 居 群 MK 与 TBW 之 间 的 
分 化 系数 最 高 (f= 0.393)， 而 普洱 茶 和 大 理 
茶 种 内 居 群 间 的 分 化 系数 则 较 低 (0. 047 ~ 0. 083 
vs. 0.082~0.139)。 两 个 过 渡 型 大 理 茶 居 群 与 普 
洱 茶 居 群 间 的 遗传 分 化 (0. 183 ~0.316) HEAT 
同 大 理 茶 居 群 间 的 遗传 分 化 (0.075~0. 175 ) 。 
2.3 遗传 结构 与 关系 

普洱 茶 和 大 理 茶 (包括 过 渡 型 ) 在 个 体 水 平 
oc T 
的 遗传 变异 累积 为 34.34% ， 第 一 和 第 二 坐标 轴 
可 区 分 大 理 茶 和 普洱 茶 居 群 ， 以 及 栽培 的 和 野生 
的 大 理 茶 居 群 (图 1: A); 而 第 一 和 第 三 坐标 轴 
可 区 分 大 理 茶 、 普 洱 茶 和 过 渡 型 居 群 (图 1: B), 
过 渡 型 居 群 中 有 3 个 样品 (ZA6、TY5 和 ZA7) 
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表明 K=2 为 最 佳 分 组 (结果 未 展示 )。STRU- 
TURE 的 聚 类 分 析 表 明 (图 2)， 当 K=2 时 ， 普 
洱 茶 居 群 聚 为 一 组 (绿色 ) ， 大 理 茶 与 过 渡 型 居 





群 聚 为 男 一 组 。 普 洱 茶 W 和 BW 居 群 的 部 分 样 
品 包含 大 理 茶 的 遗传 物质 ， 而 大 理 茶 居 群 的 遗传 
背景 较 一 致 ， 过 渡 型 居 群 中 有 少数 样品 包括 了 普 
洱 茶 的 遗传 物质 。 当 K=3 时 ,普洱 茶 居 群 的 分 
组 与 XK=2 时 的 结果 相同 ， 仍 聚 为 一 组 ， 而 大 理 
茶 和 过 渡 型 大 理 茶 居 群 分 化 成 两 组 ， 它 们 分 别 聚 
为 不 同 的 组 ( 蓝 色 和 红色 ) ， 但 大 理 茶 TWQ 居 群 
显示 为 杂 合 状态 ， 即 包含 了 50% 以 上 的 过 渡 型 
大 理 茶 居 群 的 遗传 物质 (EC). 






































3 讨论 
3.1 普洱 茶 和 大 理 茶 的 居 群 遗传 多 样 性 与 遗传 
分 化 
普洱 茶 和 大 理 茶 是 云南 省 重要 的 经 济 作 物 ， 
多 学 者 对 普洱 茶 和 大 理 茶 的 遗传 多 样 性 和 路 
传 结构 进行 过 研究 ( 季 鹏 章 等 ，2009; 等 ， 
2011; 刘 阳 等 ，2010; Liu 等 ，2012; Zhao 等 ， 
2014; Yao 等 ,2012)。 本 研究 基于 11 个 SSR 位 
点 对 普洱 茶 和 大 理 茶 居 群 的 遗传 多 样 性 水 平 进行 
了 分 析 ， 结 果 表 明 ， 普 洱 茶 ( Ho =0.53) 和 大 理 
ZR (Ho-0.50) 居 群 的 遗传 多 样 性 相对 较 低 ， 低 
于 基于 80 种 植物 的 观察 杂 合 度 平 均值 ( Ho = 
0.58) ， 也 低 于 长 寿命 和 异 交 植物 的 平均 观察 杂 
AJE (Ho-0.63) (Nybom, 2004) ， 但 与 Zhao 等 











聚 于 普洱 茶 样 品 的 群集 (Cluster) 内 (图 1)。 (2014) 对 大 理 茶 遗 传 多 样 性 的 研究 结果 一 致 
当 K=2 时 , L (K) 和 AK 值 均 为 最 大 值 ， (Ho=0. 502)。 
表 4 普洱 茶 和 大 理 茶 居 群 基于 11 个 微 卫 星 位 点 的 AMOVA 分 析 
Table 4 Results of AMOVA analysis of C. sinensis var. assamica and C. taliensis populations based on 11 microsatellites 
S f Variance Perce > 
Group Source of variation d. f. ue and eiventage Fay 
squares components of variation 
Among groups 1 92. 929 1.17302Va 24.41 0. 305* 
: Among populations within groups 4 42. 029 0. 29062 Vb 6.05 
Define groups 
Within populations 142 474. 556 3. 34194 Vc 69. 54 
Total 147 609. 514 4. 80558 
. . Among populations 2 21. 389 0. 24084Va 6.49 0. 065 
C. sinensis var. 
Í Within populations 87 301. 833 3. 46935Vb 93. 51 
assamica 
Total 89 323.222 3.71019 
Among populations 2 20. 64 0. 37180Va 10. 59 0. 106 * 
C. taliensis Within populations 55 172. 722 3. 14040 Vb 89.41 
Total 57 193. 362 3.5122 


* P<0. 01 
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普洱 茶 和 大 理 茶 均 为 栽培 植物 ， 这 可 能 由 于 在 长 
期 栽培 驯化 过 程 中 丢失 了 部 分 遗传 多 样 性 而 导致 
的 (Doebley 等 , 2006) ， 如 水 稻 (Zhu 等 ,2007) , 
玉米 (Tenaillon 等 , 2004) 等 在 驯化 过 程 中 均 形 
失 了 部 分 遗传 多 样 性 。 本 研究 中 ， 普 洱 茶 和 过 渡 
型 大 理 茶 比 大 理 茶 居 群 拥有 更 高 的 遗传 多 样 性 
(如 有 效 等 位 基因 数目 ， 香农 多 样 性 指数 和 期 望 














杂 合 度 等 参数 ) ( 表 3) ， 与 刘 阳 等 (2010) 基于 
叶绿体 RPL32-TRNL 核 昔 酸 变 异 的 结果 一 致 。 栽 
培 的 大 理 茶 通常 来 自 大 理 茶 的 野生 群体 ， 通 过 移 
栽 或 采集 种 子 进 行 繁殖 和 栽培 ， 因 此 野生 的 大 理 
茶 居 群 (TMK) 与 栽培 居 群 (TWQ 和 TBW) 的 遗 
传 多 样 性 相近 ; 而 普洱 茶 和 过 渡 型 茶树 来 源 复 
杂 ， 可 能 在 栽培 和 驯化 的 过 程 中 通过 杂交 渗 和 人 了 
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图 1 基于 11 个 微 卫星 位 点 的 8 个 群 的 PCoA 分 析 。A. 第 一 与 第 二 坐标 轴 之 间 的 变异 ; B. 第 一 与 第 三 坐标 轴 之 间 的 变异 
Fig.1 Scatter plot for the principal component analysis (PCoA ) of C. sinensis var. assamica and C. taliensis populations 
based on 11 SSR loci. A. variation between axis 1 and axis 2; B. variation between axis 1 and axis 3 
1.00 
0.80 
0.60 - 
0.40 
0.20 
0.00 
0.80 
0.60 
0.40 
0.20 
0.00 


WQ MK BW 








ZA TY TWQ TMK TBW 





图 2 基于 贝 叶 斯 分 析 的 普洱 茶 居 群 、 大 理 茶 居 群 和 2 个 过 渡 型 大 理 茶 居 群 聚 类 结果 (K=2, 3) 


Fig.2 Bayesian inference of the number of clusters (K=2 and 3) for the C. sinensis var. assamica and C. taliensis 


( including transitional populations) populations analyzed by STRUCTURE 
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其 它 茶 种 的 种 质 ， 导 致 普洱 茶 和 过 渡 型 茶树 的 遗 
传 多 样 性 增加 ， 这 也 得 到 了 STRUCTURE 分 析 结 
果 的 支持 。 

AMOVA 分 析 结 果 表 明 ， 普 洱 茶 和 大 理 茶 的 
遗传 变异 主要 分 布 在 居 群 内 (分别 为 93.51% 和 
89.4196) ， 而 居 群 间 的 遗传 变异 则 较 低 ， 如 普洱 
茶 仅 有 6. 49% 的 遗传 变异 发 生 在 居 群 间 ， 与 刘 
阳 等 (2010) 基于 叶绿体 基因 片段 的 研究 ,本 等 
(2011) 基于 ISSR 标记 对 普洱 茶 居 群 遗传 学 研 
T, FEAE (2009) 基于 AFLP 标记 的 研究 和 
Zhao 等 (2014) 基于 SSR 标记 对 大 理 茶 居 群 遗 传 
学 人 研究 等 结果 一 致 。 这 可 能 是 因为 普洱 茶 和 大 理 
茶 均 为 异 交 、 长 寿命 的 木 本 植物 ， 导 致 居 群 内 遗 
传 变异 增加 ， 而 居 群 间 的 遗传 分 化 降低 ( Ham- 
rick 和 Godt, 1996) 。 普 洱 茶 与 大 理 茶 之 间 具 有 
显著 的 遗传 分 化 (Fs =0.305)， 明显 高 于 大 理 
茶 种 内 居 群 间 的 遗传 分 化 系数 (Fs = 0. 153, 
Zhao 等 , 2013) 和 异 交 物种 遗传 分 化 系数 的 平均 
值 (F,,70.22, Nybom, 2004) 。 普 油茶 与 大 理 茶 
居 群 间 虽 然 存 在 一 定 的 基因 流 ， 但 普洱 茶 与 大 理 
茶 应 为 两 个 完全 不 同 的 种 (遗传 实体 ) ， 也 得 到 
了 本 文 STRUCTURE 和 主 成 分 分 析 结 果 的 支持 ， 
而 与 刘 阳 等 (2010) 基于 叶绿体 片段 的 结果 不 
同 。STRUCTURE 和 主 成 分 分 析 结 果 表 明 两 个 过 
渡 型 居 群 与 大 理 茶 和 普洱 茶 也 存在 一 定 的 遗传 分 
化 ， 但 与 大 理 茶 居 群 的 遗传 关系 更 近 。 可 能 是 由 
于 过 渡 型 居 群 与 大 理 茶 和 普洱 茶 居 群 存在 一 定 的 
地 理 距 离 ， 导 致 和 群体 间 发 生 遗 传 分 化 ， 但 并 不 排 
除 过 渡 型 茶树 在 长 期 的 栽培 驯化 过 程 中 形成 独特 
的 遗传 实体 而 发 生 遗 传 分 化 。 
3.2 大 理 茶 种 质 资源 参与 了 普洱 茶 的 驯化 过 程 

野生 茶树 资源 是 茶 种 资源 创新 的 重要 材料 
( 孙 雪 梅 等 , 2012) 。Zhao 等 (2014) 基于 SSR 标 
记 人 研究 了 大 理 茶 的 栽培 起 源 问题 ， 认 为 栽培 大 理 
茶 从 野生 种 群 中 多 次 驯化 而 来 。 分 子 遗 传 学 方法 
(如 SSR 标记 等 ) 可 用 以 研究 作物 的 起 源 与 驯化 
历史 (Harter 55, 2004; Kilian 等 ,2007) 。 杨 尝 
仁 等 (2008) 根据 大 理 茶 在 栽培 驯化 过 程 中 出 现 
了 不 少 的 变异 类 型 ， 且 有 的 类 型 具有 大 叶 茶 的 形 
态 特 征 ， 推 测 大 理 茶 可 能 是 普洱 茶 的 野生 基 源 之 
一 。 根 据 本 文 STRUCTURE 聚 类 分 析 结 果 , 证 明 
大 理 茶 种 质 的 确 参 与 了 普洱 茶 的 驯化 过 程 。 













































































在 STRUCTURE 的 聚 类 分 析 中 ， 普 洱 茶 和 大 
HR ( 含 过 渡 型 大 理 茶 ) 分 为 两 组 (图 2, K=2)。 
采 自 云南 省 双 江 县 动 库 镇 大 户 寨 村 的 普洱 茶 MK 
居 群 ( 古 茶 园 ， 海 拔 1750 m, 不 与 大 理 茶 混 栽 ) 
和 野生 大 理 茶 TMK Jtt (原始 森林 中 , 海拔 2 480 
-2630 m) 均 具有 各 自 纯 的 遗传 背景 (K=2, 3), 
表明 在 自然 情况 下 两 个 种 间 并 无 基因 相互 渗入 。 
与 大 理 茶 居 群生 长 在 同一 茶园 的 普洱 茶 居 群 WO 
和 BW 有 多 个 个 体 渗入 了 大 理 茶 的 遗传 物质 ， 而 
大 理 茶 居 群 基本 上 没有 普洱 茶 的 遗传 物质 渗入 ， 
表明 由 大 理 茶 向 普洱 茶 发 生 了 基因 渐 渗 ， 也 就 是 
说 大 理 茶 参与 到 了 普洱 茶 的 驯化 栽培 过 程 ， 但 也 
不 排除 大 理 茶 与 普洱 茶 之 间 发 生 自然 杂交 和 基因 
渐 渗 的 可 能 。 在 过 渡 型 大 理 茶 居 群 (ZA 和 TY) 
中 ， 部 分 样品 含 大理 茶 和 普洱 茶 共 同 的 遗传 物质 
(K=2) ， 表 明 过 渡 型 大 理 茶 很 可 能 是 由 大 理 茶 

普洱 茶 驯 化 而 来 ， 或 由 大 理 茶 和 普洱 茶 通 过 杂 
交 渐 渗 形成 ， 在 过 渡 型 大 理 茶 中 以 大 理 茶 的 遗传 
组 成 为 主 ， 可 能 在 栽培 驯化 过 程 中 发 生 了 遗传 分 
化 (K23) 。 在 过 渡 型 大 理 茶 中 有 三 个 样品 (ZA6、 
ZA7 和 TY5) 在 PCoA 分 析 中 与 普洱 茶 的 样品 聚 
成 一 个 群集 (图 1), 包含 了 大 部 分 普洱 茶 的 遗 
传 组 成 (图 2), 形态 上 与 普洱 茶 也 更 相近 ， 而 
其 它 样 品 在 形态 上 则 更 像 大 理 茶 ， 在 遗传 上 也 更 
近 于 大 理 茶 。 由 此 可 见 ， 微 卫星 标记 可 作为 茶树 
品种 鉴定 的 重要 工具 之 一 。 

3.3 ”对 古 茶 树种 质 资 源 保护 的 建议 

云南 具有 悠久 的 茶树 栽培 和 利用 历史 ， 现 在 
还 保存 有 大 量 明 清 时 期 建立 的 普洱 茶 的 古 茶 园 ， 
被 认为 是 茶 的 起 源 中 心 (EFE, 1986), FÆ 
的 大 理 茶 主 要 分 布 于 云南 西部 、 西 南部 和 上 毗邻 的 
缅甸 北部 与 泰国 北部 (ARF, 2000), ÆRE 
地 方 还 生长 着 上 千年 的 野生 大 理 茶 群落 。 在 澜 沧 
江 流域 还 分 布 有 一 些 栽 培 的 大 理 茶 古 茶 园 。 这 些 
野生 大 理 茶 和 栽培 的 古 茶 树 资源 不 乏 优 质 的 特异 
性 状 ， 不 仅 可 作为 茶树 遗传 改良 和 新 品种 培育 的 
宝贵 遗传 资源 ， 也 是 研究 茶树 起 源 与 驯化 的 重要 
素材 ( 刘 阳 等 , 2010) ， 因 此 具有 非常 重要 的 保 
PME. Rm, H TAHER RIA RREA 
园 替 代 种 植 ， 导 致 近 几 十 年 古 茶 园 的 面积 急剧 减 
少 。 此 外 ， 加 之 近年 来 对 “时 茶 ” 和 “大 树 茶 ” 
的 商业 炒作 ， 对 野生 大 理 茶 的 非法 采集 和 盗 伐 时 
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有 发 生 ， 导 致 大 理 茶 的 野生 资源 遭受 严重 破坏 。 

通过 本 文 对 普洱 茶 、 大 理 茶 和 过 渡 型 大 理 茶 
8 个 居 群 104 株 古 茶树 遗传 多 样 性 的 分 析 ， 所 有 
样品 具有 不 同 的 基因 型 ， 拥 有 丰富 的 基因 资源 和 
育种 潜力 ， 可 作为 茶树 品种 遗传 改良 和 新 品种 培 
育 的 宝贵 种 质 资源 ， 也 是 研究 茶树 起 源 与 驯化 的 
重要 素材 ， 加 强 对 这 些 珍贵 种 质 资 源 的 保护 和 可 
持续 利用 意义 重大 ， 急需 加 强 保护 。 由 于 云南 古 
茶树 分 布 范 围 广 ， 面 积 大 ， 生 长 环境 差异 大 ， 因 
此 ， 建 议 以 就 地 保护 为 主 进行 保护 。 对 于 特别 重 
要 (如 具有 优异 的 特异 性 状 ) 或 保护 现状 不 好 的 
古 茶 树 ， 建 议 采 取 迁 地 保护 策略 ， 通 过 采集 种 子 
进行 繁殖 或 无 性 繁殖 (如 插播 等 ) 的 方式 进行 抢 
救 性 保护 ， 建 立 重要 茶树 种 质 资 源 团 。 同 时 ， 国 
家 或 政府 可 出 台 相 应 的 保护 措施 ， 对 保护 好 的 单 
位 或 个 人 给 予 一 定 的 经 济 补 尝 ， 另外， 加强 执法 
力度 ， 打 击 非 法 盗 采 、 资 伐 等 破坏 行为 。 
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